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足类卵提取 DNA 后，用桡足类特异性引物扩增可获得～300bp 28SrRNA 目标片
段。将测得序列与已知种类序列进行比对分析，用 MEGA 中不同的算法











作为厦门海域优势种，其休眠卵在表层 2 cm 最少，6 cm 和 10 cm 层增多，随着
































Organisms living in variable environments are often exposed to abiotic and biotic
conditions that threaten their survival. Dormancy is a major strategy that allow
organisms to avoid these harsh environmental conditions. The accumulation of
dormant "seeds" that can persist for a long time has been called the egg bank.
Identification of the species composition of copepod eggs in sediment has been
hampered because morphological characters traditionally used to discriminate
between species are very similar between copepod eggs. In this study, we used
molecular techniques to identifiy the copepod eggs from sediments，and applied this
method to the distribution of copepod egg bank in Xiamen Bay. The main results are
shown as follows:
1.We identified and analyzed several copepod freshly spawned eggs and resting
eggs in Xiamen Bay, based on an established method of fast identify copepod eggs in
sediments. We found that the partial 28SrRNA( ～ 300bp) sequence was valid in
copepod species identification, and the sequence was used to constructed a
neighbor-joining tree which showed that freshly spawned eggs and resting eggs of
copepod can be accurately identified by this method.
2.Copepod partial 28SrRNA fragment was used for copepod species identifycation
with the PCR-DGGE approach. Copepod resting eggs in the sediments have been
assessed. Six genus (Labidocera, Calanus, Centropages, Acartia, Oithona,
Apocyclops) and four species (Centropages tenuiremis, Acartia pacifica, Oithona
similis, Apocyclops borneoensis) have been identified. The character of the horizontal
distribution of the sediment buried copepod resting eggs showed that eggs were more
abundance in the inside harbor than that of the outside. The results also indicated that
Centropages tenuiremis was the dominant species in the sediments, but the amount
was varied among different sediment layers. Finally the possible reasons of the
distribution pattern are discussed.




































飞马哲水蚤（Calanus finmarchicus）、 中华哲水蚤 （C. sinicus）均在桡足幼体
第 V 期（CV）滞育；成体滞育，如：一种生殖滞育的猛水蚤 Coullana canadensis。
其中，卵滞育是较为常见的形式，在受季节影响明显的和海洋沉积物中发现了大
量的桡足类休眠卵，表明滞育是桡足类生活史中一个重要的部分（Marcus and
















早在 20 世纪 70 年代初，发现有桡足类卵沉在淡水湖泊的底部（Cooley 1971;
Roff 1972）。Kasahara 等（1974）首次报道了从海洋沉积物中分离出桡足类的卵。
De Stasio（1989）在对 Bullhead 池塘中一种淡水桡足类 Diaptomus sanguineus






图 1.1 卵库相对输入与输出模式图（引自 De Stasio 1989）


















化卵的年龄范围通常在 15 到 30 年之间（Hairston 1996a），但是 Hairston 等（1995）
研究发现在 Rhode 岛的 Bullhead 池塘沉积物中，D. sanguineus 滞育卵的最大存
活年龄可达 330 年，这个池塘沉积物中卵的平均年龄大于 70 年。
沉积物中由滞育卵组成的“卵库”类似于许多陆生植物的“种子库”（Hairston









物种群多样性和微进化将有长期的影响（Hairston and De Stasio 1988; Hairston et







Brunt 1994; Hairston 1996a; Dowell 1997; Marcus and Lutz 1998; Newton and
Mitchell 1999）、调查休眠卵的时空分布（Marcus et al. 1994; Marcus 1995; Guerrero
and Rodriguez 1998; Jiang et al. 2004; 姜晓东等 2004b; Siokou-Frangou et al. 2005;
Wang et al. 2005; Dahms et al. 2006）和研究海洋水层中浮游种群与沉积物中卵库
耦合的过程 （ De Stasio 1990; Katajisto et al. 1998; Engel and Hirche 2004;


























钳形歪水蚤（Dahms et al. 2006），太平洋纺锤水蚤（Jiang et al. 2006），但培养工
作耗时，难以快速、准确得到结果，且能够成功培养的种类也极为有限，大部分












生物谱系的分类提供了一个新的视角（Caron et al. 1999; Adl et al. 2005）。在真核
微生物群落多样性的调查中，应用分子技术测得的序列起着越来越重要的作用
（Savin et al. 2004; Countway et al. 2005; Massana et al. 2006; Stoeck et al. 2006）。
研究表明，以 DNA 为基础的分子方法可以更快速、准确、经济地鉴定现场















分相似，但他们的基因组碱基序列明显不同（Bucklin et al. 1995）。Lindeque 等
（2004）通过采用 RFLP 技术检测 16sRNA 片段的方法成功鉴定了哲水蚤属内 4
种外部形态相近的桡足类。因此，以 DNA 为基础的分子鉴定方法使已知物种的
鉴定和新物种的确定变得更加方便（Blaxter 2003; Hebert et al. 2003a; Hebert et al.
2003b）。
DNA 条形码技术已经成为浮游生物鉴定方法中最为广泛应用的分子方法
（Webb et al. 2006; Bucklin et al. 2007; Lin et al. 2009）。DNA 条形码技术需要有
一个前提，那就是序列多样性要包含在一个短小的标准化的基因组片段中，这样
的片段才能提供一个“生物条形码”，使得 DNA 条形码技术可以在物种水平进
行鉴定（Hebert et al. 2003a; Marshall 2005）。基因组 DNA 序列，限制性片段长度
多态性技术（RFLP）与随机扩增多态性 DNA 技术（RAPD）是鉴定亲缘相近种
类较为常用的方法(Bucklin et al. 2000)。变性梯度凝胶电泳（DGGE）和末端限制
性片段长度多态性技术（T-RFLP）是使用 DNA 分析自然群落指纹的两种方法
（Caron et al. 2004）。
Bissett 等（2005）报道了一种分离，扩增和鉴定桡足类 DNA 的方法，并将
此法应用于全新世早期形成的湖泊沉积物中，这种方法涉及到因桡足类种间变化
而存在差异的一段 DNA 序列（～300bp）的扩增，为桡足类生物多样性的研究
提供了一种新的方法。Bissett 等（2005）成功扩增了 14C 标记的公元前 9950 年
沉积物样品中桡足类的 DNA。Duffy 等（2000）、Cousyn 等（2001）、 Limburg
和 Weider （2002）以及 Reid 等（2000; 2002）都报道了从湖泊沉积物中挑选出
Daphnia sp. （枝角类）的休眠卵，然后提取并扩增了休眠卵的 DNA。
1.3 本研究中所用的分子生物学方法简介
1.3.1 宏基因组技术
宏基因组（metagenome）是美国 University of Wisconsin-Madison （威斯康
星大学麦迪逊分校）Jo Handelsman 于 1998 年提出的，其定义为“利用现代基
因组技术直接研究自然状态环境中的微生物群落，而不需要经过分离、培养单一
种类的微生物”，用于研究天然环境中存在的未知微生物（unknown microbes，
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